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摘要 : HERRA Cacopsylla chinensis ( Yang et Li) 是 梨 树 主要 害虫 之 一 。 为 了 从 分 子 水 平 评估 中 国 梨 木 虱 种 群 内 
的 遗传 变异 和 种 群 间 的 遗传 分 化 , 本 文 应 用 7 对 微 卫 星 DNA. 引物 对 中 国 16 个 地 区 中 国 梨木 项 种 群 进 行 遗传 多 样 
性 分 析 。 结 果 表 明 : 各 位 点 有 效 等 位 基因 为 2.2927 ~ 10. 0610, 多 态 信 息 含量 (PIC) 值 在 0.5073 ~0.8735 之 间 。 
16 个 种 群 的 平均 期 望 杂 合 度 为 0.7876, 遗传 距离 在 0.0951 ~1.0139 之 间 ，Nei 氏 期 望 杂 合 度 为 0.4771 ~0.7892， 
Shannon 信息 指数 在 0. 8396 ~ 1.9989 ZE, 群体 分 化 率 Fsr 为 11.61% , 基因 流 平均 值 为 2.2236。 结 果 表 明 , 7 个 
微 卫 星 位 点 均 具 有 较 高 的 多 态 性 , 各 种 群 间 的 遗传 分 化 水 平 较 低 , 基因 交流 程度 较 高 ,遗传 变异 主要 存在 于 种 群 
内 的 个 体 间 。 研 究 结 果 为 制定 针对 中 国 梨木 虱 的 有 效 防 治 策 略 提供 部 分 分 子 生 物 学 的 基础 资料 。 
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Abstract: Cacopsylla chinensis ( Yang et Li) is one of the main pests of pear. In order to estimate the 
genetic variability within populations and genetic differentiation among populations of C. chinensis at the 
molecular level, genetic diversities of 16 geographic populations of C. chinensis in China were analyzed 
with 7 microsatellite loci. The results showed that the number of effective alleles and the polymorphism 
information content ( PIC) per locus were 2. 2927 — 10. 0610 and 0. 5073 - 0. 8735, respectively. The 
average expected heterozygosity of all C. chinensis populations was 0. 7876. The genetic distances 
between different populations were 0. 0951 — 1.0139, the Nei’ s expected heterozygosity 0. 4771 — 
0.7892, and the Shannon information indexes 0. 8396 — 1.9989. The average value of inbreeding indexes 
(Fr) and gene flow were 11. 61% and 2.2236, respectively. The results indicated that the seven 
microsatellite loci are of high polymorphism, C. chinensis in China keeps a low level of population genetic 
differentiation and high degree of gene flow, and genetic variability mainly exists between individuals 
within populations. The results provides some basic information on molecular biology for the development 
of effective control strategies of the psyllid. 
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HERRE Cacopsylla chinensis ( Yang et Li) JE 
FHH E (Hemiptera), WRAP ( Psyllidae), EUIS] 
主要 害虫 之 一 。 该 虫 食性 单一 ， 以 成 虫 和 知 虫 刺 吸 
梨 树 嫩 绿 组 织 汁 液 ,使 树 势 衰 弱 , 造 成 早期 落叶 ; E 
虫 分 泌 大 量 粘液 ,党 使 叶片 黏 在 一 起 或 黏 在 末 实 
E, 诱发 煤 污 病 , 污染 果实 , 造成 品质 下 降 , 经 济 
损失 严重 ( 杨 集 昆 和 李 法 圣 , 1981) 。 中 国 梨 木 乱 是 
基金 项 目 : 国家 现代 农业 ( 梨 ) 产 业 技术 体系 资助 项 目 (CARS-29-08 ) 


我 国 和 巢 产 区 的 主要 优势 种 群 , 广泛 分 布 于 北方 瑶 区 
的 河北 、 山 东 、 河 南 、 山 西 及 陕西 等 地 ,为害 严重 。 
近 几 年 在 辽宁 西部 以 及 南方 巢 区 的 西南 地 区 、 江南 
地 区 梨园 也 严重 发 生 ( 陈 惠 仙 和 方 炳 南 ，2002; 3 
丽 梅 和 李 爱 海 , 2004). 。 各 地 均 将 其 列 为 主要 害虫 
HIAR. FARRA 2003 年 已 经 入侵 到 我 国 台 
湾 地 区 (Yang et al., 2004) 。 
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Unruh (1990) 运用 电泳 技术 人 研究 了 18 个 北美 
西海 岸 巢 木 乔 C. pyricola 种 群 的 遗传 结构 ,通过 对 
同 工 酶 进行 分 析 来 估计 种 群 内 部 和 种 群 之 间 的 遗传 
变异 模式 , 并 联系 沿 北 美 西海 尾 的 地 理 分 布 进行 描 
述 。Bues 和 Toubon (1998) 对 1 个 意大利 和 14 个 
法 国 梨 木 玛 C. pyri 种 群 进行 8 个 多 态 酶 位 点 电泳 
分 析 。 有 关 梨 木 虱 分子 标 记 的 研究 ，Agustf 等 
(2003 ) 运用 线粒体 标记 CO I 检测 捕食 者 肠 道 里 的 
C. pyricola, 以 确定 捕食 者 及 其 捕食 频率 。 在 利用 
微 卫星 分 子 标记 技术 人 研究 梨木 虱 种 群 分 化 方面 ， 
Malagnini 等 (2007 ) FE fü d xh f ERA C. 
melanoneura. 的 10 个 微 卫 星 位 点 ，Sauvion 等 (2009 ) 
开发 了 9 NRA C. pruni 微 卫 星 位 点 。 有 关中 国 
ARUK BU ^ 8E DI^ MESE, Lee 等 (2008 ) 用 线粒体 
COI 和 16sRNA 3&ED] Fr EEEo Y AEG S H KH rp 
国 梨木 虱 遗 传 差异 , 来 自 大 陆地 区 和 台湾 地 区 的 中 
国 梨 木 虱 存在 2 个 直系 。 

微 卫 星 标记 因 其 高 度 多 态 性 、 广泛 而 义 随机 地 


分 布 于 整个 基因 组 以 及 共 显 性 遗传 的 特点 , 日 前 已 
经 成 为 群体 遗传 结构 、 遗 传 多 样 性 研究 中 最 普遍 最 
有 效 的 工具 之 一 。 因 此 本 研究 应 用 SSR 分 子 标 记 技 
术 , 尝试 对 中 国 大 陆地 区 中 国 如 木 虱 不同 地 理 种 群 
的 遗传 结构 及 遗传 多 样 性 等 方面 进行 探讨 ， 以 期 揭 
示 中 国 不 同 地 域 的 中 国 梨 木 虱 种 群 间 的 遗传 分 化 和 
基因 交流 程度 , 进而 从 种 群 遗 传 学 的 角度 探索 中 国 
梨木 慨 种 群 间 的 内 在 联系 , 为 制定 针对 中 国 巢 木 恒 
的 有 效 防治 策略 提供 部 分 分 子 生物 等 的 基础 资料 。 


1 材料 与 方法 


1.1 试 虫 来 源 

BETA] FP ES] ARL SUE BL P Bs] 16 个 地 区 梨园 目 
EAE, SRONOGSUELBEM ERATKAN P 2X 
采集 含有 梨木 虱 硅 虫 的 叶片 , 快递 到 中 国 农 业 大 学 
本 实验 室 。 样 本 全 部 为 2009 年 4 -9 月 采集 的 在 虫 
和 成 虫 , 浸泡 在 无 水 乙醇 中 并 放 于 -20 保存， 总 
计 383 份 标本 ( 表 1) 。 





R1 中 国 梨 木 虱 种 群 采集 信息 及 供 试 个 体 数量 
Table 1 Collecting data and the number of individuals tested of Cacopsylla chinensis from China 
种 群 代 码 采集 地 点 地 理 坐 标 海拔 (mm) 供 试 样本 数 
Population code Collecting location Geo-coordinates Altitude Number of individuals tested 
GX 山东 冠 县 Guanxian, Shandong 362292. 43" N, 115?26'33. 86" E 41 18 
TA 山东 泰安 Tai’ an, Shandong 36°12'0.91"N, 117° 5'15. 41" E 161 19 
YX 山东 阳 信 Yangxin, Shandong 37?38'27.98" N, 117?34'41. 74" E 9 14 
CL 河北 昌黎 Changli, Hebei 39^42'46. 14" N, 119? 9'45. 73" E 20 5 
FJ 福建 建 宁 Jianning，Fujian 26°49'51.25"N, 116?50'45. 90" E 511 39 
JT 四 川 成 都 金堂 Jintang, Chengdu, Sichuan — 30?51'43.26" N, 104?24'43.22" E 473 32 
DY 四 川 成 都 大 吧 Dayi, Chengdu, Sichuan 30°35'14. 82" N, 103231716. 80" E 543 23 
AH 安徽 合肥 Hefei Anhui 31?49'17.21" N, 11721338. 18" E 33 5 
SX 陕西 杨凌 Yangling, Shaanxi 342?15'45. 91" N, 108232/38. 46" E 408 13 
GS 甘肃 兰州 Lanzhou, Gansu 36? 3'40. 52" N, 10355073. 76" E 1 625 23 
WL IZR ıl] Wulingshan, Hebei 40°36'50.27" N, 117°28'57.67" E 1 442 32 
TY 山西 太原 Taiyuan, Shanxi 37°25'16.71"N, 112°33'4. 89" E 815 32 
YN agal Weishan, Yunnan 25°13'37.96" N, 100°18'25. 83" E 2 262 32 
BJ 北京 房山 Fangshan, Beijing 39°44'56.92"N, 116° 8'35. 76" E 93 33 
HN 河南 郑州 Zhengzhou, Henan 34°44'49. 15" N, 113°37'29. 64" E 108 30 
XJ 新 疆 轮 台 Luntai, Xinjiang 41?46'40. 05" N, 84?15'6. 96" E 1 462 33 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 本 研究 所 用 的 微 卫 星 标记 参考 相关 文献 (Malagnini 


采用 CTAB 法 提取 基因 组 DNA, 提取 的 DNA 经 
AREE SE Rye FB, yk FU Thermo Scientific NanoDrop2000c 
紫外 -可 见 分 光 光 度 计 双重 检测 其 含量 和 纯度 , Bh 
释 DNA 至 50 ng/uL £A, -20C 下 保存 备用 。 

1.3 微 卫 星 引物 


et al., 2007 ; Sauvion et al., 2009) 提供 的 梨木 恒 C. 
melanoneura 和 C. pruni 微 卫 星 引 物 序列 19 X}, H 
上 上海 生 工 生物 工程 技术 服务 有 限 公 司 合成 。 经 过 多 
选 , 从 中 选取 具有 多 态 性 的 7 个 微 卫 星 位 点 ,引物 
言 息 列 于 表 2 。 
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表 2 7 对 微 卫星 引物 序列 及 其 退火 温度 


Table 2 Microsatellite primer sequences and annealing temperatures 


位 点 引物 序列 (5' -3 7) 


Locus Primer sequence 


F-GCGCTGGATCTAAGCATTC 


Cp6 - 15 
CCAGCTACTGACAGTCAGG 
F-GCACCACTCTA ATATAATAG 
Cp4 - 108 
TATGATTAGAGTTTAGACGC 
H-GAACCACCAACCTCCACATC 
Cp4 - 127 
CGGACTCGTAATCTGGAGAG 
Cu6 115 H-AATTGAGGGAGGACAGAGTC 
P CGTAGCGAATAGGCACC 
Cus -45 H-CTCCCTATTCACAAGTTATG 
P GGACGAGGCAAACATTC 
T-GGCCTCAACTGGTGTTC 
Cp4 - 105 
CTAACACCTAGCAAGTGG 
COI2 F-GCTCTTTCTCA ATCCGTCCTG 
GAGGTGAGAGGGCGGAATAC 


重复 单元 


Repeat motif 


退火 温度 (人 ) 序列 号 


Annealing temperature GenBank accession no. 


(GAA); AAA(GAA)» 58 FM200778 
(TAGA ) io 58 FM200780 
(GATA) 60 FM200781 

(TTC), 58 FM200775 
(TG), 58 FM200776 
( ATCT), 58 FM200783 
( GT); 54 DQ414793 


F: FAM WEEER FAM blue fluorescence labeling; H: HEX 绿色 获 光 标 HEX green fluorescence labeling; T: TAMRA 黄色 荧光 标记 了 TAMRA 


yellow fluorescence labeling. 


1.4 PCR 扩 增 反应 体系 和 反应 条 件 及 产物 检测 

PCR 反应 体系 为 15 uL: 20 ~50 ng/uL lj DNA 
模板 1.5 uL, 5 x SuperStar Buffer ( 含 7.5 mmol/L 
MgCl, ) 3. 0 uL (Mg ' 终 浓度 为 1. 5 pmol/L)、 
dNTP mix(10 mmol/L each) 0.3 pL、 上 上 下游 引物 
(10 pmol/L) 各 0.75 uL, SuperStar DNA polymerase 
(2 U/uL) 0.15 AL( 购 目 GeneStar 公司 的 SuperStar 
High-Fidelity DNA polymerase ), ddH,O 补足 至 
15 uL, 

Cp6 - 15, Cp4 - 108, Cp4 - 127, Cp6 - 115, 
Cp5 -45 和 Cp4 — 105 PCR 反应 程序 (Biometra PCR 
IX): 95*C 预 变 性 15 min 后 ; 94C 变性 30 s, 58/ 
60% 退火 1 min 30 s, 72% 延伸 1 min, 4 40 个 循 
Y^; 72% 延伸 30 min, 16% 保存 。 

CO12 反应 程序 : 94% 预 变 性 2 min JE; 94% 恋 
性 30 s, S4% 退火 30 s, 72% 延伸 30 s, 共 30 个 循 
Y^; 72% 延伸 30 min, 16% 保存 。 

PCR 扩 增 产物 通过 毛细 管 电泳 (STR 分 型 仪 
ABI3100 型 分 型 系统 ) 进 行 基因 分 型 。 
1.S 数据 分 析 

基因 分 型 结果 通过 GeneMapper( version 4.0) 获 
得 不 同 地 理 种 群 等 位 基因 片段 长 度数 据 ， 由 群体 路 
传 学 分 析 软 件 PopGene32 软件 (version 1. 31) 对 全 
部 位 点 及 全 部 地 理 种 群 和 个 体 进行 遗传 参数 分 析 。 
分 别 计算 等 位 基因 数 (Na)、 有 效 等 位 基因 数 (Ne)、 


观察 杂 合 度 (Ho)、 期 望 杂 合 度 (He)、Nei EC] 282 
合 度 、Shannon 信息 指数 (了 站 、 多 态 信息 含量 (PIC)、 
F-statistics Z5 il (Fg, Fr, Fw)、 基 因 流 (Nm)、 各 
地 理 种 群 间 的 遗传 相似 性 系数 (1)、 遗 传 距离 (D)。 
各 个 位 点 的 多 态 信息 含量 PIC 参照 Botstein 等 
(1980) ,计算 公式 如 下 : 
n n-l n 
PIC 2 1- Xp? - Y, Y2p)* 
i- i=1 j=it 
式 中 , P, P, 分别 为 种 群 中 第 i, j 个 等 位 基因 
频率 , n 为 等 位 基因 数 。 
利用 MEGA 3.1 软件 , 基于 Nei RREA A 
用 UPGMA 聚 类 法 (unweighted pair-groupmethod 
using arithmetical averages ) 构建 系统 发 生 树 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 遗传 多 样 性 

中 国 梨木 剧 16 个 地 理 种 群 在 7 个 微 卫 星 位 点 
的 遗传 多 样 性 参数 Na, Ne, Ho, He 和 PIC 值 列 于 
表 3。 

从 表 3 计算 可 知 ,，PIC 值 在 0.5073 -0.8735 之 
间 。 各 位 点 的 平均 有 效 等 位 基因 数 为 5.9628, 平均 
观察 杂 合 度 为 0. 18027, 平均 期 望 杂 合 度 0. 7876， 
平均 Nei 氏 期 望 杂 合 度 值 0.7865。 

各 个 种 群 的 遗传 变异 统计 值 列 于 表 4, 16 个 种 
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群 的 等 位 基因 数 为 3. 0000 ~ 12. 5714 ,有 效 等 位 基 
因数 为 2. 6194 ~6.5505 ， 观 察 杂 合 度 为 0. 0918 ~ 
0.2667, 期 望 杂 合 度 为 0. 5301 ~ 0. 8020, Nei 氏 期 
ZH2t7- HF 0.4771 ~ 0.7892 Shannon 信息 指数 在 
0.8396 ~1.9989 之 间 , 以 河北 雾 灵山 种 群 最 高 ,， 安 
微 合 肥 种 群 最 低 。 
2.2 ”种群 间 的 遗传 分 化 

通过 每 个 位 点 的 固定 指 EA Fs, Pr 和 下 检验 种 


群 的 遗传 分 化 , 16 个 种 群 各 个 位 点 的 了 -statistics 分 
析 结 有 果 见 表 5。 对 于 整个 种 群 而 言 , 平均 遗传 分 化 
率 为 11.61% 。 由 Nm 20. 25(1 -Fst)/Fst, 根据 基 
因 流 的 大 小 , 在 种 群 间 遗传 分 化 较 大 (Nm < 1) 的 位 
点 只 有 Cp4 - 127, 在 种 群 间 遗 传 分 化 较 小 (Nm > 
4) 的 位 点 没有 , 其余 6 个 位 点 在 各 种 群 之 间 存 在 一 
定 程度 的 分 化 。 


RI 中 国 梨 木 虱 在 7 个 微 卫星 位 点 的 遗传 多 样 性 


Table 3 The genetic variation among seven microsatellite loci of Cacopsylla chinensis in China 


观察 杂 合 度 HAREE Nei 氏 期 望 杂 合 度 ”等 位 基因 数 有效 等 位 基因 数 多 态 信息 含 


位 点 样本 大 小 


Locus Sample size Observed Expected Nei' s expected Number of Effective number Pilsmorphism. 
heterozygosity heterozygosity heterozygosity alleles of alleles information content 

Cp6 -15 760 0.2816 0.8131 0. 8120 44 5.3194 0.8141 

Cp6 -115 734 0. 2534 0. 7218 0. 7208 17 3.5821 0. 6603 

Cp4 - 105 732 0. 1339 0. 5646 0. 5638 34 2.2927 0. 5073 

Cp4 - 108 766 0. 0940 0. 8698 0. 8687 52 7.6153 0. 8713 

Cp4 - 127 690 0. 1652 0. 8879 0. 8866 46 8. 8209 0. 8709 

Cp5 -45 762 0. 1522 0. 7540 0. 7530 32 4. 0482 0.7149 
CO12 760 0.1816 0.9018 0.9006 47 10.0610 0. 8735 


表 4 PARKRA 16 个 地 理 种 群 间 遗 传 变异 统计 


Table 4 The genetic variation statistics among 16 populations of Cacopsylla chinensis in China 


sa 等 位 基因 数 有 效 等 位 基因 数 观察 杂 合 度 HERTE Nei KARRG Shannon 信息 指数 
Population Number of alleles Number of Observed Expected Nei s expected snnon Weiner index 
effective alleles heterozygotes heterozygotes heterozygotes 
GX 7.8571 x0.7997 3.6764 x 0.5641 0.2667 x0.0417 | 0.6943 x0.0622 0.6745 x0. 0605 1.5367 +0. 1685 
TA 6.7143 x 0.6801 3.1709 x 0.4886 0.1794 x0.0465 . 0.6403 x0.0747 0.6231 x 0.0723 1. 3636 x 0.1673 
YX 5.5714 x 0.5281 3.0135 x 0. 4905 0.2143 x0.0643 . 0.6224 x0.0753 0. 6002 x 0. 0726 1.2516 x0.1580 
CL 3.5714 x 0.5714 2.8902 +0. 5683 0.1429 x0.0571 . 0.6349 x0.0830 0.5714 x0. 0747 1.0477 x 0.1794 
FJ 10.7143 x 1. 7418 4.4169 x 0.7469 0.2424 x0.0436 | 0.7308 x0.0555 0. 7210 x0. 0548 1. 7264 x 0.2019 
JT 10. 0000 x 1.2344 3.9236 x 0. 8453 0.2238 0.0462 . 0.6706 x0.0748 0.6598 x 0.0736 1.5747 x 0.2028 
DY 7.8571 x1.5801 3.7878 x 0.9072 0.1959 0.0448 . 0.6432 x0.0875 0.6290 x0. 0856 1.4486 x 0.2395 
AH 3.0000 x 0.8165 2.6194 x 0.6915 0.1143 x0.0738 . 0.5301 x0.1154 0. 4771 x 0. 1039 0. 8396 x 0. 2390 
SX 6.0000 + 1.4639 3.8737 x 1.1667 0.2637 x0.0854 . 0.6496 x0.0785 0.6241 x0.0757 1.3296 x 0.2467 
GS 7.5714 x 0.8960 4.0789 x0. 6393 0.1964 0.0478 | 0.7326 x 0.0472 0.7156 x 0.0461 1.5933 +0. 1423 
WL 12.5714 +1.9501 5.7530 +0. 8466 0.1854 +0.0427 0.8020 +0. 0478 0. 7892 x 0. 0472 1.9989 x 0.2019 
TY 11.7143 €x 1.0169 4.6733 x 0.7861 0.1237 0.0297 | 0.7677 x0.0322 0.7554 x0.0317 1. 8797 x 0.1109 
YN 10.5714 x 1.4118 4.6351 x0.8950 0.1631 x0.0628 . 0.7356 x0.0580 0.7238 x0.0570 1.7576 x0.1799 
BJ 10. 5714 x 0.8411 4.77955 x0.4539 0.1555 x0.0440 | 0.7912 x0.0234 0. 7789 x 0.0230 1. 8660 x 0. 0869 
HN 11.7143 x 1.9483 6.5505 x 1.6530 0.1397 x0.0397 . 0.7973 x0.0538 0.7831 x 0.0531 1.9871 x0.2121 
XJ 10. 0000 + 1. 0000 4. 4884 x 0.9250 0.0918 x0.0270 | 0.7506 x0.0329 0.7390 x 0.0325 1. 7479 x 0.1298 
总 种 群 Total 38.8571 x4.5378 5.9628 x 1.1010 0.1803 x0.0250 . 0.7876 x0.0452 0.7865 x 0.0451 2.3377 x 0.1892 


表 中 数据 为 平均 值 圭 标准 误 The data in this table are mean + SE. 
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为 了 进一步 分 析 各 种 群 间 的 遗传 分 化 程度 , 根 — (0.0951) , 河北 筋 灵 山 种 群 和 河北 昌黎 种 群 之 间 的 
据 7 对 引物 的 扩 增 户 段 大 小 统计 分 析 , 计算 了 16 ”遗传 距离 最 大 (1. 0139) 。 和 遗传 相似 度 在 0. 3628 ~ 
个 种 群 间 的 遗传 相似 度 和 遗传 距离 ( 表 6)。 从 表 6 0.9093 之 间 , 遗传 相似 度 最 小 的 为 河北 雾 灵 山 种 群 
可 知 , 遗传 距离 在 0.0951 ~1.0139 之 间 , 山东 泰安 。 和 河北 昌黎 种 群 之 间 (0.3628) ,遗传 相似 度 最 大 的 
种 群 和 山东 阳 信 种 群 之 间 的 遗传 距离 最 小 为 山东 泰安 种 群 和 山东 阳 信 种 群 之 间 (0.9093)。 


RS  F-statistics 统计 分 析 结 果 以 及 基因 流 Nm 
Table 5 The results of F-statistics analysis and the gene flow Nm 


位 点 群体 内 近 交 系数 群体 总 近 交 系数 群体 间 分 化 系数 基因 流 

Locus Fg Fw For Gene flow Nm 
Cp6 -15 0.6100 0.6367 0. 0686 3.3956 
Cp6 -115 0.5870 0.6251 0.0923 2.4585 
Cp4 - 105 0.7115 0.7352 0.0821 2.7937 
Cp4 - 108 0.8557 0. 8678 0.0835 2.7447 
Cp4 - 127 0. 7708 0. 8170 0.2017 0. 9893 
Cp5 -45 0.7782 0. 8030 0.1117 1.9872 
CO12 0.7893 0. 8258 0. 1729 1. 1962 
平均 值 (标准 误 ) 0.7289 0.7587 0.1161 2. 2236 

Mean ( SE) (0.0373) (0.0362) (0.0193) (0.3331) 


表 6 PARRA 16 个 地 理 种 群 间 的 遗传 距离 和 遗传 相似 度 


Table 6 Genetic distance and genetic similarity among 16 populations of Cacopsylla chinensis in China 


M GX TA YX CL FJ JT DY AH SX GS WL TY YN BJ HN XJ 
GX — . 0.8922 0.8423 0.6645 0.7620 0.8172 0.6308 0.6749 0.6867 0.7454 0.5244 0.7765 0.7918 0.8102 0.8429 0.8224 
TA — 0.1140 - . 0.9093 0.5952 0.8548 0.8730 0.7599 0.7307 0.7325 0.8229 0.5983 0.8348 0.8111 0.8969 0.8499 0.8855 
YX 0.1717 0.0951 - . 0.7232 0.7773 0.8508 0.7704 0.8303 0.7277 0.8665 0.6722 0.8775 0.8775 0.8543 0.8622 0.8428 
CL | 0.4087 0.5189 0.3241 - | 0.5205 0.5621 0.3949 0.6704 0.4808 0.6069 0.3628 0.7347 0.6629 0.5620 0.6427 0.6693 
FJ | 0.2719 0.1569 0.2519 0.6529 —- 0.7765 0.7180 0.6382 0.6704 0.7254 0.5334 0.7615 0.6943 0.8279 0.7585 0.7927 
JT | 0.2018 0.1358 0.1616 0.5760 0.2529 — . 0.8157 0.6964 0.8322 0.7973 0.5230 0.7229 0.7081 0.8554 0.8188 0.7370 
DY 0.4607 0.2746 0.2608 0.9292 0.3314 0.2037 — . 0.7522 0.7100 0.7552 0.6868 0.6853 0.6244 0.8365 0.7478 0.606052 
AH 0.3932 0.3137 0.1859 0.3999 0.4491 0.3618 0.2848 — . 0.6408 0.8079 0.6276 0.8062 0.7475 0.6656 0.7588 0.6048 
SX | 0.3759 0.3112 0.3179 0.7323 0.3999 0.1836 0.3425 0.4451 — | 0.6898 0.4341 0.5921 0.6389 0.7357 0.7238 0.5949 
GS 0.2938 0.1950 0.1433 0.4995 0.3211 0.2266 0.2808 0.2134 0.3714 — . 0.6142 0.8407 0.8198 0.8089 0.7955 0.7255 
WL 0.6454 0.5137 0.3971 1.0139 0.6285 0.6482 0.3757 0.4658 0.8344 0.4874 — | 0.6080 0.5644 0.6488 0.6362 0.5378 
TY | 0.2529 0.1806 0.1307 0.3083 0.2725 0.3245 0.3780 0.2154 0.5240 0.1735 0.4976 — 0.8465 0.7934 0.8028 0.8075 
YN 0.2334 0.2094 0.1306 0.4111 0.3648 0.3451 0.4710 0.2911 0.4480 0.1987 0.5720 0.1666 —- | 0.7511 0.7758 0.7688 
BJ | 0.2105 0.1088 0.1575 0.5762 0.1888 0.1562 0.1785 0.4071 0.3069 0.2121 0.4327 0.2314 0.2862 — . 0.8254 0.8464 
HN 0.1709 0.1627 0.1482 0.4421 0.2764 0.1999 0.2906 0.2760 0.3233 0.2287 0.4522 0.2196 0.2538 0.1919 - 0.8209 


XJ | 0.1955 0.1215 0.1710 0.4015 0.2323 0.3051 0.5022 0.5029 0.5193 0.3209 0.6203 0.2139 0.2629 0.1667 0.1973 - 


对 角 线 上 方 为 遗传 相似 度 ， 对 角 线 下 方 为 遗传 距离 。Cenetic similarity is above the diagonal, while genetic distance is below the diagonal. 
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2.3 RHA 离 与 相应 地 理 距 离 做 相关 性 回归 分 析 可 获得 回归 方 
根据 Nei 氏 遗 传 距离 利用 UPGMA 法 对 供 试 的 16 ÆW y = 3E - 06x + 0.3269 ， 相 关系 数 1RI= 

个 梨木 乱 种 群 进行 聚 类 分 析 , 聚 类 绪 采 如 网 1 所 示 。 0.0173 < rj, (P 2 0.861 > 0.05) 。 由 此 可 见 , 中 

2.4 遗传 距离 与 地 理 距 离间 的 相关 性 分 析 国 巢 木 虱 各 种 群 间 的 遗传 距离 与 地 理 距离 间 无 显著 
如 图 2 所 示 , 对 16 个 梨木 乱 种 群 间 的 遗传 距 的 相关 关系 。 
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一 一 一 一 
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图 1 FPERRA 16 个 种 群 间 基 于 Nei 氏 遗 传 距 离 的 UPCMA RKK 
Fig. 1 UPGMA dendrogram for 16 populations of Cacopsylla chinensis in China based on Nei’ s genetic distance 
种 群 代码 参见 表 1 Population code see Table 1. 
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图 2 PERRA 16 个 种 群 的 遗传 距离 与 地 理 距 离间 的 回归 分 析 
Fig. 2 Regression analysis between genetic distance and geographical distance among 16 populations of 


Cacopsylla chinensis in China 
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3 讨论 


3.1 种 群 内 的 遗传 多 样 性 

多 态 信 息 含量 ( PIC) 是 衡量 基因 片段 多 态 性 的 
较 好 指标 , 当 PIC > 0.5 时 , 该 座位 为 高 度 多 态 性 
座位 ; 340.25 < PIC «0.5 时 , 该 座位 为 中 度 多 态 
性 座位 ; 当 PIC «0.25 时 , 该 座位 为 低 度 多 态 性 座 
位 (Vanhala et al., 1998) 。 多 态 信 息 含 量 还 与 该 座 
位 的 可 用 性 及 使 用 效率 相关 , 多 态 信息 含量 越 高 ， 
种 群 中 该 座位 杂 合 子 比 例 则 越 大 , 提供 的 遗传 信息 
越 多 。 本 人 研究 中 7 个 位 点 的 PIC 值 均 大 于 0.5, 说 
明 所 选 的 7 个 微 卫 星 标 记 能 为 分 析 遗 传 多 样 性 提供 
充分 的 信息 , 其 中 C012 的 多 态 信 息 含 量 最 高 ， 为 
0. 8735; Cp4 -105 的 多 态 信 息 含 量 最 低 ， 为 
0.5073。 说 明 不 同 标记 对 中 国 梨 木 乱 种 群 而 言 ， 多 
态 性 表现 不 同 , MAR TFA PRES rp Es] AK UR 
群 ,选择 合适 的 标记 二 分 重要 。 

有 效 等 位 基因 数 是 反映 种 群 遗 传 变异 的 一 个 指 
标 ,尤其 在 保护 遗传 学 研究 中 ,有 时 更 强调 等 位 基因 
数目 对 种 群 的 影响 , 但 有 效 基 因数 目 容 易 受 到 样本 
量 的 影响 ( Maudet et al., 2002) 。 在 各 个 不 同 地 理 种 
群 中 等 位 基因 和 有 效 等 位 基因 数 随 种 群 大 小 和 所 用 
位 点 的 不 同 而 有 差别 ,因为 样本 大 小 与 观测 到 每 个 
位 点 的 等 位 基因 数 、 平 均等 位 基因 数 及 基因 丰富 度 
指数 均 成 显著 正 相 关 , 一 般 随 着 样本 数量 的 增加 ， 
等 位 基因 数 逐 渐 增 加 ( 闫 路 娜 和 张 德 兴 , 2004) 。 样 
本 数 太 少 , 在 一 定 范 围 里 会 影响 分 析 结 果 ， 如 不 能 
检测 出 全 部 的 等 位 基因 ( 丁 岩 钦 ，1980; 徐 汝 梅 ， 
1987) 。 对 于 大 多 数 种 群 遗 传 和 分 子 生 态 学 研究 而 
言 , 30 ~ 50 个 个 体 是 微 卫 星 所 需 的 最 小 样本 量 。 不 
同位 点 由 于 进化 程度 不 同 , 所 以 在 同一 个 种 群 中 检 
测 到 的 等 位 基因 数 也 不 一 样 。 本 研究 的 7 个 微 卫星 
位 点 中 , 平均 等 位 基因 数 为 5.9628, 这 一 方面 说 明 
本 研究 的 样本 量 较为 充分 , 男 一 方面 也 进一步 说 明 
7 对 微 卫 星 引物 在 这 16 个 种 群 中 所 提供 的 多 态 信 
息 含量 较为 丰富 , 上 且 基因 频率 分 布 较为 均 义 ,用 其 
分 析 遗 传 多 样 性 具有 和 较 高 的 有 效 性 和 可 靠 性 。 

基因 杂 合 度 也 称 为 基因 多 样 度 , 一 般 认为 它 是 
度量 种 群 遗传 变异 的 一 个 最 适 参 数 。 多 态 位 点 定义 
为 杂 合 度 至 少 为 0. 10 的 位 点 (Ott，1991 ) , 平均 期 
望 杂 合 度 大 小 近似 反映 出 遗传 结构 变异 程度 的 高 
低 。 本 人 研究 所 分 析 的 7 个 微 卫 星 标 记 中 , 各 位 点 均 
具有 和 较 高 的 多 人 态 性 , 平均 期 望 杂 合 度 为 0.7876, © 


示 出 丰富 的 遗传 多 样 性 和 较 高 的 选择 潜力 。 平 均 期 
望 杂 合 度 大 小 近似 地 反映 出 遗传 结构 变异 程度 的 高 
低 。 本 研究 中 , 河北 筋 灵山 种 群 的 遗传 多 样 性 最 
高 ,安徽 合肥 种 群 的 最 低 。7 个 位 点 的 观察 杂 合 度 
都 显著 低 于 期 望 杂 合 度 , 这 可 能 与 杂 合 子 的 严重 缺 
失 有 关 。 
3.2 ”种群 间 的 遗传 分 化 

种 群 间 固 定 指 数 Fir 反 映 了 种 群 间 的 分 化 程 
Eo Friki 0, 种 群 间 越 相似 ; 越 接 近 于 1, 分 
ALB i É ( Wright, 1978) 。 根 据 Fy 值 可 知 , 约 有 
11.6196 的 遗传 变异 源 自 种 群 间 的 差异 , 而 男 外 的 
88. 3996 则 因 个 体 的 差异 而 产生 。 总 之 , fj 值 较 高 ， 
所 有 位 点 均 显 示 极 显著 的 杂 合 子 缺 失 。 由 于 这 些 位 
点 16 个 种 群 的 Fs 值 总 是 大 于 0, 所 以 可 能 导致 其 
Ad uU. HRA: (1) 这 些 位 点 与 具有 选择 
意义 的 性 状 都 受到 选择 作用 (遗传 夹带 效应 ) 的 影 
啊 ; (2) 试 验 过 程 中 存在 “ 哑 等 位 基因 ”。 

基因 流 被 认为 是 种 群 遗传 结构 均 质 化 的 主要 因 
素 之 一 。 由 于 基因 流 与 遗传 漂 变 时 相互 持 抗 的 , AE 
因 的 相互 交流 会 引起 种 群 内 遗传 变异 量 的 增加 , 减 
少 种 群 间 的 分 化 (Whitlock and McCauley, 1999), 
从 Cp6 - 15, Cp6 - 115, Cp4 - 105, Cp4 - 108, Cp5 
-45 和 CO12 的 基因 流 数目 (1<Nm <4) 可 以 看 出 ， 
不 同 种 群 之 间 的 基因 交流 处 于 中 等 水 平 , 从 Cp4 - 
127 MRA, 不 同 种 群 的 基因 交流 主要 是 由 于 遗传 
漂 变 而 发 生 分 化 。 用 UPGMA 方法 构建 的 聚 类 图 表 
HJ, RRA 16 个 种 群 的 聚 类 结果 与 其 自然 地 理 分 
布 没 有 呈现 出 明显 的 规律 性 和 一 致 性 ,进一步 说 明 
各 种 群 间 的 遗传 分 化 水 平 较 低 ， 基 因 交 流程 度 较 
高 ,遗传 变异 主要 存在 于 种 群 内 的 个 体 间 。 

本 研究 的 各 项 参数 结果 表明 ，16 个 种 群 的 遗 
传 距离 与 地 理 中 离间 无 明显 的 相关 性 , 说 明 中 国 梨 
木 避 种群 间 的 基因 交流 并 未 受到 地 理 距 离 的 限制 。 
中 国 梨 木 避 各 种 群 间 基 因 交 流 频 繁 , 遗传 分 化 很 
低 , 这 可 能 与 中 国 梨 木 避 随和 到 苗木 各 地 引种 而 迁移 
AKo 
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